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コードする部分を欠いた不完全長のクローン 1個を単離し，それらのヌクレオチド配列を決定した O こ
の2つのcDNAにコードされるP-450は明らかに異なり，完全長のクローンは518アミノ酸残基から
成るP-450をコードするものであった。また配列の相向性から完全長と不完全長のクローンはそれぞ
れラット肝のP-450 cおよびP-450dに対応するものであることが明らかになった。不完全長のクロー
ンの 3'一非翻訳領域には145アミノ酸残基から成るポリペプチドをコードできる読み枠が存在すること
が見出されたが，その意義は不明である。これら2つのクローンをプロープとしてウサギのゲノムDNA
のSouthernブロット分析を行ったところ，フェノパルビタールで誘導される P-450の場合と異なり，
MCで誘導されるP-450の遺伝子は多くても 3--4個にすぎないことが明らかとなった。
以上の成果は肝ミクロゾームのP-450の分子多様性の意義について重要な示唆を与えるものであり，
理学博士の学位に十分価するものと認められるO
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